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Abstract: The study on marine microbial diversity is highly valuable and promising, and will
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greatly improve the exploitation and utilization of microbial resources. Since the vast majority
of marine microbe are unculturable, the molecular biology becomes the main way in the study
of marine microbial diversity. Recently, the research strategy and technology developes fast,
and this paper summarized the researches of marine microbial diversity based on molecular
biology and compared different research methods. Besides, it envisioned the future of marine
microbial diversity study based on the progress of this field and molecular ecology technology.
This paper is valuable for the further study on marine microbial diversity as well as the
exploitation and utilization of marine microbial resource.
Keywords: Marine microorganisms, Microbial diversity, Molecular ecology
人类生存在一个被海洋覆盖的星球, 海洋占

































































胞菌属(Halomonas)的抑藻菌株 DH74 和 DH77,































Fig. 1 Marine algicidal bacteria








1.2.2 深海微生物多样性研究 : 深海通常指















































































































































研究。Singh 等[40]利用 SSR 技术和微卫星对禾
谷镰刀菌的多样性进行研究 , 通过对各种核苷

























(Temperature gradient gel electrophoresis, TGGE)
均是采用以上的原理进行研究的, 本部分着重介
绍 DGGE用于微生物多样性的研究。DGGE 初



































































表 2 赤潮生消过程中(1−6 d)细菌香农-威列多样性指数变化















A1 3.19 3.21 3.59 3.38 3.23 3.12
H2 3.14 3.56 3.38 3.31 3.26 3.11
A2 3.35 3.28 3.33 3.26 3.32 3.21
注: 香农-威列多样性指数代表细菌多样性高低, 指数越大表示多样性越高. A1、H2: 是赤潮站位; A2: 非赤潮站位.
Note: The Shannon-Weaver diversity index represents bacterial diversity, the high index shows great diversity. A1, H2: Bloom





的微生物往往被遗漏, 所以 DGGE 只能对环境
中占优势的微生物多样性进行研究。并且一些生
境里面的微生物种类过于丰富, 将会造成 DGGE
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图 2 赤潮站位 A1在第 1−6天内细菌群落结构变化
的主成分分析
Fig. 2 Principal component analysis (PCA) of
dynamics of bacterial community during the six days






平均读长为400 bp, 每个循环能产生400−600 Mb
序列, 总耗时 7.5 h左右。经过 近的升级, 454




2.3.2 Solexa测序: 该技术是由 Illumina公司在
454之后推出的测序方式, Solexa测序首先要提





测序通量大, 成本低, 但因为序列相对较短, 会
增加后继序列拼接组装等分析的难度和计算量。















Proteobacteria 是丰度 大的类群 , Cyanobacteria
只占 20%, Sulfitobacter 是 主要的属, 在磷限制






































群, 在加入 30 g/L的NaCl后能在 4 d内降解 95%































原 理 相 似 的 技 术 还 有 荧 光 原 位 杂 交 技 术







3.2 实时荧光定量 PCR (qPCR)
实 时 荧 光 定 量 PCR 技 术 (Real-time




进行标记, 在进行 PCR 的过程中每经过一次循
环, 荧光都会有一定量的累积直至达到荧光阈
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